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PID は各遺伝子座の PID をかけ合わせた値になり，単独遺伝
子座の PID よりも低く抑えられる。この値を本稿では累積
PID（cumulative PID）とする。
























p.adjust 関数により Bonferroni 42） の補正後の p 値（α : Table 
1）を求め，評価した。







































た（Fig. 1）。えりもにおいて，累積 PID（obs）が 0.01 を下回る
のは 3 遺伝子座（SGPV9, M11A, SGPV11），累積 PID（theo）
































子座数も Table 2 に示した。えりもと道東で，4 遺伝子座
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individuals that have the same genotypes  (PID  : probability of  identity).   However,  if one does not have 
enough number of samples beforehand, theoretical estimator can be calculated using available samples.  
Theoretical PID assumes the population  is  in Hardy-Weinberg equilibrium and there are equations  for 





for  individual  identification were  investigated.   The number of samples required  for estimating PID are 
also investigated by picking different numbers of samples randomly for 100 times.  The results of estimation 
indicated that PID(obs) for Japanese harbour seals showed similar values to PID(theo), and that at least 4 loci 
are required  for  identification.   On the other hand,  the  loci useful  for  individual  identification  in Erimo 
and Eastern Hokkaido differed.  Furthermore, it was suggested that 20 samples are enough to estimate 
PID(theo) and to detect loci useful for individual identification.
Key words：individual identification, PID, Japanese harbour seals, Kuril harbour seals, Phoca vitulina stejnegeri
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